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（Miyao et al. 1996, McCouch et al. 1997, McCough et al. 2002）、マッピングに
よる遺伝子単離を容易にしている。
マーカーにおける組換え価 r は以下の式で算出される

























































チのタンパク質をコードしていた（Fukuoka et al. 2009）。
その他にも農業形質として重要な遺伝子が多く単離されている。米穀粒の大き
さや重量に影響するQTLであるGW2遺伝子は新規なRING-type E3 ubiqutin lig-
aseをコードしていた（Song et al. 2007）。やはり穀粒の大きさに影響するQTL
のひとつqSW5は機能不明な遺伝子であった（Shomura et al. 2008）。多収性に関
係するDEP1（Huang et al. 2009）やGIF1（Wang et al. 2008）、栽培イネと野生
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